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4. Informacni databaze a jejich vyuziti v experimentalni biologii

4.1 VSeobecné databaze sekvenci — nastroje systémové biologie

Kromé& bibliografickych informaci (viz. kapitola 3) se v moderni biologii do
databazi ukladaji prakticky veskeré dostupné vysledky experimentu provadénych
védci po celé planeté. Tyto informace pak mohou byt vyuzivany bud jako Siroce
dostupny zdroj sekvenéni &i strukturni informace pfi studiu nami zvoleného proteinu
Ci proteinového komplexu, mohou vSak také vzhledem ke své komplexité slouzit ke
studiu regulacnich drah ¢&i fungovani celého organismu. V tom pfipadé je nutné
aplikovat téz urCity matematicky aparat a hovofime o tzv. systémovém pristupu Ci
systémové biologii. V zasadé Ize databaze hodnotit pfedevSim podle jejich spravy,
jak Casto jsou aktualizovany a hlavné jak ucinné filtruji chybné ¢i nesmysiné
zaznamy.

V pfipadé potfeby ziskani informace o sekvenci urcitého genu ¢i proteinu nejlépe
slouzi integrovana databaze Entrez (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Entrez/index.html)
sdruzujici hlavni tfi primarni databaze GenBank (USA), EMBL-EBI (Evropa)
(http://srs.ebi.ac.uk) a DDBJ (Japonsko) (http://www.ddbj.nig.ac.jp). Tato databaze
obsahuje celou fadu nastroju pro hledani literarnich a sekvenénich zaznamu a také
nastroje pro praci se sekvenci samotnou (napf. predikce struktur protein().
Nevyhodou téchto velkych databazi je zejména to, Ze sekvence proteinu jsou zhusta
hypotetické, dané pouze predikci na zakladé nukleotidovych sekvenci, anotace jsou
Casto neuplné &i mylné a Casto je téz hirfe oSetfena duplicita vysledkd. tento stav se
ovSem vylepsuje kazdym rokem tak jak jsou pribézné sekvence ovérovany.

V pfipadé, Ze pracujeme na konkrétnim experimentalnim modelu, vyplati se na
prohledavani sekvenci jeho genomu pouzivat nékteré vice specializované a
spolehlivéji anotované databaze. Takové jsou stranky The Institute for Genomic
Research (TIGR), http://www.tigr.org, ¢i Sanger Institute http://www.sanger.ac.uk,
zaméfené na genomiku obecné. Pro proteomiku a vyhledavani spolehlivych
sekvenci proteinll je vyhodné pracovat na dobfe spravované databazi v ramci
http://www.expasy.org/.

Pro praci se sekvenCnimi daty lze v zasadé vyuZzivat jakykoliv program typu
Notepad. Je ovSem pravda, ze Ize na webu naji velké mnozstvi specializovanych
nastroji jako je napf. http://workbench.sdsc.edu/, kde Ize data tfidit, porovnavat,
meénit jejich formu atd. Kazda vétsSi databaze sekvenci obsahuje téz online kolekci
nastroji uréenych pro praci s témito sekvencemi. doporucit Ize EBI a Entrez. Existuji
i komercCni programy, kde lze sekvencni data porovnavat, upravovat, navrhovat
primery, konstruovat mapy atd. Takovym programem je napf. Vector NTI, ktery je pro
badatele v oblasti zakladniho vyzkumu dostupny volné zde.

4.2 Nékteré specializované sekvencni databaze

V pfipadé, ze nas jiz zajima konkrétni organismus a chceme se zaméfit pouze na
hledani v jeho sekvencénich udajich €i v udajich z pfibuznych organisma, je Iépe
vyuzit specializované databaze. Ty maiji oproti vySe uvedenym databazim vyhodu
v tom, Ze byvaji zpravidla daleko lépe spravovany a pfipadné chyby jsou daleko
ucinnéji odstrafiovany. Pfikladem muze byt databaze zaméfena na oblibeny model
rostlinu Arabidopsis thaliana na adrese hitp://www.arabidopsis.org - The
Arabidopsis Information Resource (TAIR) nebo databaze celedi Solanaceae
http://www.sgn.cornell.edu/.
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Informace o prepisu konkrétniho genu tj. informace o tzv. transkriptomu lze
v souCasné dobé u rostlin nejlépe ziskat na strankach projektu Genevestigator,
https://www.genevestigator.ethz.ch/. Tyto stranky sdruzuji informace z experimentd
provadénych s vyuZitim €ipové technologie (sledujici expresni profil obrovského
mnozstvi genl najednou) a predstavuji neocenitelny zdroj informaci. Na strankach
genevestigatoru jsou v sou€asné dobé pouze informace z mySi a Arabidopsis, ostatni
organismy je potfeba hledat s pomoci obecnych databazi i napf. pfes Google (kli€.
slova jako yeast transcriptome, atd..). Pfikladem pékné spravované databaze
expresnich profilt je Arabidopsis gene family profiler,
http://arabidopsisgfp.ueb.cas.cz/index.php.

Podobné jako pro transkriptomicka data, existuji i pro proteomicka data
specializované databaze. Casto se Ize setkat s pfistupem tFidit a anotovat dostupné
informace podle charakteru studovaného proteinu. Takto existuji databaze
rostlinnych membranovych proteinl (http://aramemnon.botanik.uni-koeln.de/) €i jesté
specializovangjsi http://www.cbs.umn.edu/arabidopsis/. Omezit se Ize i na konkrétni
organelu na jeji proteom prohledavat, napf rostlinné plastidy na strankach
http://www.plprot.ethz.ch/.

Velmi zajimavym pfistupem je organizovat informaci o proteomu v integrované
databazi, ktera kromé sekvencni informace obsahuje i informaci o lokalizaci
konkrétniho proteinu v burice. Tyto databaze jsou teprve ve stadiu zrodu, ale da se
oCekavat, zZze v budoucnu budou takové informace bézné dostupné napf. pres
pubmed. Pfikladem databaze lokalizaci u rostlin je http:/gfp.stanford.edu/, kde
lokalizaéni informace pochazeji z in vivo pozorovani tagovanych proteinu.

Pfi rutinni laboratorni praci se téz velmi hodi databaze zpracovavajici informace o
tom, jaky je projev mutace ur€. proteinu, tzv. databaze knockoutl (knockout
databases). Mutanty pfipravené pomoci technologie RNAi Ize napf. hledat na
http://www.agrikola.org/index.php?o=/agrikola/main.



https://www.genevestigator.ethz.ch/
http://arabidopsisgfp.ueb.cas.cz/index.php
http://aramemnon.botanik.uni-koeln.de/
http://www.cbs.umn.edu/arabidopsis/
http://www.plprot.ethz.ch/
http://gfp.stanford.edu/
http://www.agrikola.org/index.php?o=/agrikola/main

